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RESUMEN 
 
Aedes aegypti es un zancudo vector transmisor de los virus dengue, chikungunya 
y zika, todos ellos de preocupación mundial. La caracterización de la composición 
de la microbiota asociada al zancudo es importante por su implicancia en varios 
aspectos biológicos del vector, como la sensibilidad a infecciones 
virales,pudiéndose usar a estos microorganismos como método alternativo de 
control del vector. En el presente estudio se caracterizó la microbiota presente en 
el intestino medio de larvas silvestres y de criadero, así como intestino medio y 
ovarios de hembras adultas alimentadas con sangre mediante el uso de la 
metagenómica. También se aislaron bacterias con un método cultivo dependiente 
usando medio BHI. Los intestinos medio delarvas silvestresy de criadero 
presentaron mayormente las 
clasesAlphaproteobacteria,ActinobacteriayGammaproteobacteria, mientras quelos 
intestinos medio y ovarios de hembras adultas presentaron mayormente las 
clases Betaproteobacteria yBacilli, respectivamente. Se encontró una posible 
microbiota núcleo conformada por los géneros Acinetobacter, Pseudomonas, 
Chryseobacterium, StenotrophomonasyBacilus. Mientras que por el método 
cultivo dependiente se aisló la especie Chryseobacteriumcucumeris. Se concluyó 
que estructura de las comunidades microbianas presente en los órganos de 
Aedes aegypti estaban asociadas a la localidad y estadio de vida. 
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ABSTRACT 
 
Aedesaegypti is a mosquito vector of dengue, chikungunya and zika viruses, all of 
world concern. The characterization of the composition of the microbiota 
associated with the mosquito is relevant because the microbiota is involved in 
several biological aspects of the vector, such as the sensitivity to viral infections, 
being able to use these microorganisms as an alternative method of vector control. 
In the present study, the microbiota present in the midgut of wild and hatchery 
larvae was characterized, as well as the midgut and ovaries of adult females fed 
with blood,by metagenomics analysis. Bacteria were also isolated with a culture 
dependent method using BHI medium. Wild and hatchery larvae midgutspresented 
mainly the clasesAlphaproteobacteria, ActinobacteriaandGammaproteobacteria, 
whereas the midguts and ovaries of adult females presented mostly the classes 
Betaproteobacteria and Bacilli, respectively. A possible core microbiota was found, 
comprising the generaAcinetobacter, Pseudomonas, Chryseobacterium, 
StenotrophomonasandBacilus. While Chryseobacteriumcucumeriswas isolated by 
culture-dependent method. It was concluded that structure of the microbial 
communities present in the organs of Aedesaegypti were associated to the locality 
and life stage. 
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